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Infecções causadas por vetores são reportadas anualmente pela Organização Mundial de Saúde
(OMS) e atualmente são problemas de saúde pública, [8]. Muitas pessoas vivem em áreas endêmicas
convivendo diariamente com riscos de adquirirem doenças que são transmitidas por mosquitos do
gênero Aedes, [1, 5, 8]. Este, por sua vez, é o principal transmissor da dengue, febre amarela,
zika v́ırus e chikungunya, [8]. Tais doenças afetam o Brasil e outros páıses da América latina,
uma vez que estes páıses possuem clima que favorece a proliferação e adaptação do mosquito
transmissor, [7, 8]. Para previnir ou reduzir a transmissão das infecções propagadas por vetores
faz-se necessário o controle do mosquito ou a interrupção do contato humano, [1, 5, 8].

Este trabalho investiga a dinâmica de transmissão de infecções entre humanos causadas por
vetores da espécie Aedes aegypti via um modelo matemático não-linear descrito por um sistema de
equações diferenciais ordinárias. A população de humanos está dividida em três compartimentos
do tipo SIR, sendo suscet́ıveis, HS(t), infectados, HI(t) e recuperados, HR(t), ao longo do tempo t.
A população de vetores foi dividida em dois estágios: aquático e alado. Denomina-se A(t) o com-
partimento para a fase aquática ao longo do tempo t. Para a fase alada tem-se os compartimentos
no tempo t: MS(t) para mosquitos suscet́ıveis e MI(t) para os infectados.

O problema do controle ótimo aplicado na fase aquática foi proposto neste trabalho, com o
intuito de reduzir a população de mosquitos na fase alada e, consequentemente, reduzir a po-
pulação de humanos infectados. Para avaliar a efetividade do controle foi formulado um ı́ndice de
desempenho quadrático, [4]. Desta forma, o problema de otimização foi resolvido via algoritmo
genético com elitismo e usando o método da roleta para seleção dos indiv́ıduos, [4, 6]. A análise
local do modelo foi ainda proposta neste trabalho, obtendo-se três pontos de equiĺıbrio: o livre de
mosquitos, o livre da doença e o endêmico. O número reprodutivo básico R0 foi obtido via matriz
de próxima geração, conforme [2, 3, 9].

Com o intuito de ilustrar a análise matemática e o efeito do controle ótimo na dinâmica do
modelo, simulações numéricas computacionais foram realizadas, considerando os cenários R0 < 1
(não prevalência da doença) e R0 > 1 (situação de endemia). Os resultados numéricos corroboram
com a análise efetuada. Além disso, foi posśıvel notar que houve a efetiva diminuição da população
de humanos infectados, devido a ação do controle ótimo aplicado na situação endêmica.
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